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ABSTRACT 
 
 
 
 
Mango (Mangifera indica L.) is an important species of the family 
Anacardiaceae and is one of the economical value crops in many parts of the world. 
Hence, the phylogeny study of this crop is crucial as a step for improvement of its 
breeding programs.  Phylogenetic relationships among 13 Mangifera indica species 
from Malaysia, Indonesia and Taiwan were inferred by comparing DNA sequence 
data sets derived from the Internal Transcribed Spacer (ITS) region of nuclear 
ribosomal DNA (nrDNA) and analyzed using maximum parsimony (MP) method.  
The results showed that the cultivars were clustered into two major groups.  The first 
group had low bootstrap value which consisted of Malaysian cultivars.  The second 
group divided into two subclades, the first subclade consisted mainly of Taiwan 
cultivars.  The second subclade further divided into two small subclades, which 
comprised of Indonesian cultivars in the first small subclade and Malaysian cultivar 
(1) and Indonesian cultivars (2) in another one.  The findings suggested that some 
cultivars had a close relationship with each other even it is originates from different 
countries which gives better insight with regards to the relationship among these 
cultivars, thus providing useful information for generating new cultivar.   
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ABSTRAK 
 
 
 
 
 Mangga (Mangifera indica L.) merupakan spesies penting di dalam keluarga 
Anacardiaceae dan merupakan salah satu dari tanaman yang mempunyai nilai 
ekonomi di banyak tempat di dunia.  Oleh itu, kajian filogeni tanaman ini adalah 
penting sebagai langkah untuk penambahbaikan bagi program pembiakannya.  
Hubungan filogenetik di antara 13 spesies Mangifera indica dari Malaysia, Indonesia 
dan Taiwan telah ditafsir dengan membandingkan data jujukan DNA yang berasal 
dari daerah Internal Transcribed Spacer (ITS) rantau DNA nuklear ribosom 
(nrDNA) dan dianalisis menggunakan kaedah parsimoni maksimum (MP).  Hasil 
kajian menunjukkan bahawa kultivar-kultivar ini dapat dikelompokkan ke dalam dua 
kumpulan utama.  Kumpulan pertama mempunyai nilai bootstrap yang rendah terdiri 
daripada kultivar Malaysia.  Kumpulan kedua terbahagi kepada dua klad kecil, klad 
kecil pertama hampir keseluruhannya adalah kultivar Taiwan.  Klad kecil kedua 
dibahagikan lagi kepada dua klad kecil, ia terdiri daripada kultivar Indonesia di klad 
kecil pertama dan kultivar Malaysia (1) dan kultivar Indonesia (2) di klad kecil yang 
satu lagi.  Penemuan ini mengusulkan bahawa terdapat beberapa kultivar yang 
mempunyai hubungan rapat antara satu sama lain walaupun ia berasal dari negara-
negara yang berbeza, maka memberikan gambaran yang lebih baik dari segi 
hubungan antara kultivar ini, sekali gus memberikan maklumat yang berguna untuk 
menjana kultivar baru.   
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
